
Start crop Point End crop Point

MSA length = 1931
AAC TGA T T T A - AAA T A T C T T T CAAAAGA T T T CGACA TGTGACAAACCA T T T C T A T A T C T T CC T T CCGGAAAAA T AAGAAAA T T CAAGAAAACAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A TGT T A TGAGA T T A T A T CA T C - - - - - - - - - - - - - -
AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - T T T C TGA TGTGAAAAA T AA T AAAAACGACCGAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A TGTGCA T T T T AAAAGT T T T T T T T A T CAC T T C T CGT T AA T AAAGA T T TGAAAA T T T A TGA T T CAGAA T TGCAGT A T TGAA T T T T TGT AA T T
AAC T A - - T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGACA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCAACCGAAAA T AAAAGAAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A TGCG - T T T T AAAGT T T T T T T T A T CAC T T T T CGT T AA T AAAGA T T TGAAAA T T T A TGA T T CAGAA T TGC T T T A T TGAA T T T T TGT AA T T
AAC T A - - T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGACA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCAACCGAAAA T AAAAGAAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - T T T C TGA TGTGAAAAA T AA T AAAAACGACCGAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A TGTGCA T T T T AAAAGT T T T T T T T A T CAC T T C T CGT T AA T AAAGA T T TGAAAA T T T A TGA T T CAGAA T TGCAGT A T TGAA T T T T TGT AA T T
AAC TGA T T T A T AAC T A T CC T CCAGAAGA T T T CGACA TGTGACACACCA T C T CGA T C T T A T CCA T T CGGAAAAA T AAGAAAA T CGA TGAAAA T AA T A T T T A - - - - - - - - - - TGT AA TGACA T A TGC - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGA T T T A T AAC T A T CC T CCAGAAGA T T T CGACA TGTGACACACCA T C T CGA T C T T A T CCA T T CGGAAAAA T AAGAAAA T CGA TGAAAA T AA T A T T T A - - - - - - - - - - TGT AA TGACA T A TGCA T T T T T A T AA T T T AA T T CA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGA T T T A - AAA T A T C T T T CAAAAGA T T T CGACA TGTGACAAACCA T T T C T A T A T C T T CC T T CCGGAAAAA T AAGAAAA T T CAAGAAAACAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A TGT T A TGAGA T T A T A T CA T C - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGA T T T A - AAA T A T C T T T CAAAAGA T T T CGACA TGTGACAAACCA T T T C T A T A T C T T CC T T CCGGAAAAA T AAGAAAA T T CAAGAAAACAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AC T A TGT T A TGAGA T T A T A T CA T C - - - - - - - - - - - - - -
AAC T A - - T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGACA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCAACCGAAAA T AAAAGAAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T - - - - - - - - GA T A T CC T CCAGT ACA T T ACGACA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCACCCGGAAA - A T AAGAAAAGCGACGAAAAGAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC T A - - T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGACA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCAACCGAAAA T AAAAGAAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - T T T C TGA TGTGAAAAA T AA T AAAAACGACCGAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGA T T T A T T AA T ACCC T T CAGAAGA T T T CAAAA TGTGAAAGA - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T AAGAAAA T CGACGAAAACAA T A T A T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AA T - - - - - - - T T T C TGA TGTGAAAAA T AA T AAAAACGACCGAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AGT TGCCGAAGGAA T AC - - - - - - - CGGACCACCA TGT A T AA T AACA T T T C T C T A TGT TGGT CA T CCGGAAAAA T ACGAAAAGCGA TGAAAACGA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGAGA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCGGCCGGAACAA T AAAGAAA - CAACGAAAACAA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGAGA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCGGCCGGAACAA T AAAGAAA - CAACGAAAACAA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T A T CA T AAGAA T A T CC T CCAGAAGA T T T CGACA TGTGACACGCCA T C T CCA T A T T ACACA T T CGGAAAAA T AAGAAAA T CGA TGAAAA T AA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - CA T T T TGAAGAC T T T T - - - - - A T C T CCA TGACG
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGAGA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCGGCCGGAACAA T AAAGAAA - CAACGAAAACAA T A T T T T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGAGA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCGGCCGGAACAA T AAAGAAA - CAACGAAAACAA T A T T T T - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A T AC T T T T T TGAAGA T T T T T T T AA T AC T T CCCGT T AA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGGA T AC T T T T A - - - AA T T T T TGGAA T T
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGAGA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCGGCCGGAACAA T AAAGAAA - CAACGAAAACAA T A T T T T - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A T AC T T T T T TGAAGA T T T T T T T AA T AC T T CCCGT T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAA T A T CA T AAGAA T A T CC T CCAGAAGA T T T CGACA TGTGACACGCCA T C T CCA T A T T ACACA T T CGGAAAAA T AAGAAAA T CGA TGAAAA T AA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - CA T T T TGAAGAC T T T T - - - - - A T C T CCA TGACG
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGAGA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCGGCCGGAACAA T AAAGAAA - CAACGAAAACAA T A T T T T - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A T AC T T T T T TGAAGA T T T T T T T AA T AC T T CCCGT T AA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGGA T AC T T T T A - - - AA T T T T TGGAA T T
- - - - - - - - - - - - - - - - - CC T CCAGAAGA T T T CGACA TGTGACACGCCA T C T CCA T A T T ACACA T T CGGAAAAA T AAGAAAA T CGA TGAAAA T AA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - CA T T T TGAAGAC T T T T - - - - - A T C T CCA TGACG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGAGA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCGGCCGGAACAA T AAAGAAA - CAACGAAAACAA T A T T T T - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A T AC T T T T T TGAAGA T T T T T T T AA T AC T T CCCGT T AA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGGA T AC T T T T A - - - AA T T T T TGGAA T T
AAA T A T CA T AAGAA T A T CC T CCAGAAGA T T T CGACA TGTGACACGCCA T C T CCA T A T T ACACA T T CGGAAAAA T AAGAAAA T CGA TGAAAA T AA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - - - - - - - CA T T T TGAAGAC T T T T - - - - - A T C T CCA TGACG
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGAGA TGTGACAAACCA T C T C T A T A T T C T CCGGCCGGAACAA T AAAGAAA - CAACGAAAACAA T A T T T T - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A T AC T T T T T TGAAGA T T T T T T T AA T AC T T CCCGT T AA T A T AA - - - - - - - - - - - - - - - - T A T TGGA T AC T T T T A - - - AA T T T T TGGAA T T
CAC T AGTGT AAAAA T T T C T T T T AA T AC TGT AGA T AGTGT AAAAAA T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - A T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T - - - - - - - - - - - - - T AA T ACACAA T T A T T TGA T A T T T A T T A T T
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGAGA TGTGACAAACCA T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
CAC T AGTGT AAAAA T T T C T T T T AA T AC TGT AGA T AGTGT AAAAAA T AGC T - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - A T - - - - - - - A T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAA TGT T T - - - - - - - - - - - - - T AA T ACACAA T T A T T TGA T A T T T A T T A T T
AACGGA T T T A T AAA T A T CC T T CAGCAGA T T ACGACA TGTGACAAACCGT C T C T A T A T T CCCCAACCGGAAAAA T AAGAAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT TGT T - - T T T A TGT T ACAAAAA T A T AC TGCA T - AA T T C TGT T ACA
AAC TGGT T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGACA TGTGACAA - - - ACC T C T A T A T T C T CCACC TGGAAAAA T AA T AAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A TGCA - T T T T AAAGT T T T T T T T A T CAC T T C T CGT T AA T AAAGA T T TGAAAA T T T A TGA T T CAGAA T TGC T T T A T T T AA T T T T TGT AAC T
AAC TGGT T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGACA TGTGACAA - - - ACC T C T A T A T T C T CCACC TGGAAAAA T AA T AAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A TGCA - T T T T AAAGT T T T T T T T A T CAC T T C T CGT T AA T AAAGA T T TGAAAA T T T A TGA T T CAGAA T TGC T T T A T T T AA T T T T TGT AAC T
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCGGA T T ACGACA TGTGACAAAC T A T C T C T A T A T T C T CCAACGGAAAAAACGAAAGGAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT T - - - AAA T T A TGAGT T T AGGAAA T T T T T T T A T C T T CA TGT T ACA
AACGGA T T T A T AAA T A T CC T T CAGCAGA T T ACGACA TGTGACAAACCGT C T C T A T A T T CCCCAACCGGAAAAA T AAGAAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA TGT TGT T - - T T T A TGT T ACAAAAA T A T AC TGCA T - AA T T C TGT T ACA
AAC TGGT T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGACA TGTGACAA - - - ACC T C T A T A T T C T CCACC TGGAAAAA T AA T AAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A TGCA - T T T T AAAGT T T T T T T T A T CAC T T C T CGT T AA T AAAGA T T TGAAAA T T T A TGA T T CAGAA T TGC T T T A T T T AA T T T T TGT AAC T
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCGGA T T ACGACA TGTGACAAAC T A T C T C T A T A T T C T CCAACGGAAAAAACGAAAGGAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT T - - - AAA T T A TGAGT T T AGGAAA T T T T T T T A T C T T CA TGT T ACA
AAC TGGT T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGACA TGTGACAA - - - ACC T C T A T A T T C T CCACC TGGAAAAA T AA T AAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A TGCA - T T T T AAAGT T T T T T T T A T CAC T T C T CGT T AA T AAAGA T T TGAAAA T T T A TGA T T CAGAA T TGC T T T A T T T AA T T T T TGT AAC T
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCGGA T T ACGACA TGTGACAAAC T A T C T C T A T A T T C T CCAACGGAAAAAACGAAAGGAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAGAGT T - - - AAA T T A TGAGT T T AGGAAA T T T T T T T A T C T T CA TGT T ACA
AAC TGA T T T A T AAA T A T C T T T CAGAAGA T T T CGACA TGTGACACA T CA T C T CCA T C T CA T CCA T T CGGAAAAA T AAGAAAA T CGA TGAAAA T AA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GT T T - - - - - - - -
AAC TGA T T T A T AAA T A T C T T T CAGAAGA T T T CGACA TGTGACACA T CA T C T CCA T C T CA T CCA T T CGGAAAAA T AAGAAAA T CGA TGAAAA T AA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGGT T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGACA TGTGACAA - - - ACC T C T A T A T T C T CCACC TGGAAAAA T AA T AAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A TGCA - T T T T AAAGT T T T T T T T A T CAC T T C T CGT T AA T AAAGA T T TGAAAA T T T A TGA T T CAGAA T TGC T T T A T T T AA T T T T TGT AAC T
AAC TGGT T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGACA TGTGACAA - - - ACC T C T A T A T T C T CCACC TGGAAAAA T AA T AAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A TGCA - T T T T AAAGT T T T T T T T A T CAC T T C T CGT T AA T AAAGA T T TGAAAA T T T A TGA T T CAGAA T TGC T T T A T T T AA T T T T TGT AAC T
AAC TGA T T T A T AAA T A T CC T CCAGCGGA T T ACGACA TGTGACAAAC T A T C T C T A T A T T C T CCAACGGAAAAAACGAAAGGAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AAC TGGT T T A T AAA T A T CC T CCAGCAGA T T ACGACA TGTGACAA - - - ACC T C T A T A T T C T CCACC TGGAAAAA T AA T AAAAGCGACGAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A TGCA - T T T T AAAGT T T T T T T T A T CAC T T C T CGT T AA T AAAGA T T TGAAAA T T T A TGA T T CAGAA T TGC T T T A T T T AA T T T T TGT AAC T
AAC T AA T T T A T T AA T A TGT T CCAGCAGA T T T C T ACA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGA T AAGAAAAACGACCAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A TGCA T T T T T AA TGT T T T T T T T A T CAC T T C T CA T T AA T A T AAA T T T - - - - - T T T A TGA T T CAGAA T TGC T T T A T T T AA T T T T TGT AA T T
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AAC T AA T T T A T T AA T A TGT T CCAGCAGA T T T C T ACA TGT - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - GAAAGA T AAGAAAAACGACCAAAACAA T A T T T A - - - - - - - - - - T T T AA TGA T A T A TGCA T T T T T AA TGT T T T T T T T A T CAC T T C T CA T T AA T A T AAA T T T - - - - - T T T A TGA T T CAGAA T TGC T T T A T T T AA T T T T TGT AA T T
AAC TGA T C T A T AAAAA T CC T C T AG - - - - - - - CGA TGTGTGACAAACCA T C T T T A T A T T T T CCGCCCGAAAAAAAAAGAAAAACGA TGGAAACCA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - T T T T A T AGT T T ACGGT A T T C T C T AA T A T T T T A TGCCGT T
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AA T AGAGA T A T AAA T A T A T T A T AA T TGA T A T AAACA T A TGACAAACCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT CGTG
- - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - T T T T A T AGT T T ACGGT A T T C T C T AA T A T T T T A TGCCGT T
AAC TGA T C T A T AAAAA T CC T C T AG - - - - - - - CGA TGTGTGACAAACCA T C T T T A T A T T T T CCGCCCGAAAAAAAAAGAAAAACGA TGGAAACCA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - T AA - - - - - - - - T T T T A T AGT T T ACGGT A T T C T C T AA T A T T T T A TGCCGT T
AAC TGA T C T A T AAAAA T CC T C T AG - - - - - - - CGA TGTGTGACAAACCA T C T T T A T A T T T T CCGCCCGAAAAAAAAAGAAAAACGA TGGAAACCA T A T T T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - -
AA T AGAGA T A T AAA T A T A T T A T AA T TGA T A T AAACA T A TGACAAACCA T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - AAAA T T A T A T C T A - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - CGG - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - - C TGT CGTG
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 size: 1931bp; fragments: 40; full length: 0 (>=1737.9bp)
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 size: 2424bp; fragments: 23; full length: 0 (>=2181.6bp)
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 size: 1621bp; fragments: 36; full length: 1 (>=1458.9bp)
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